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Bevezetés
Az utóbbi évtizedekben egyre intenzívebben 
jelentkezõ antropogén hatások a természetes 
életterek beszûkülését, feldarabolódását, 
egyes fajok populációméretének csökke-
nését, a populációk fragmentálódását és 
izolációját eredményezték. Ezek a folya-
matok nagymértékben hozzájárultak a ve-
szélyeztetett növény- és állatfajok számának 
drasztikus növekedéséhez. Ennek követ-
keztében a gyakorlati természetvédelem 
számára kiemelkedõ jelentõségûvé váltak 
a konzervációbiológiai kutatások, melyek 
egyik fontos részterülete annak a vizsgálata, 
hogy a veszélyeztetett fajok populációiban 
milyen evolúciós erõk hatnak, és ezek ho-
gyan befolyásolják a populációk genetikai 
variabilitását.
A hangyaboglárka fajok egész Európá-
ban védettek, illetve veszélyeztetettek, ami 
élõhelyeik beszûkülésének és igen speciális 
életmódjuknak köszönhetõ. A megtermé-
kenyített nõstények a specifikus tápnövény 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
virágbimbóira és virágaira, valamint a virágok 
közelében levõ levelek felszínére rakják le 
petéiket, majd az ezekbõl kikelõ lárvák az 
elsõ három lárvastádiumban a tápnövény 
éretlen magvaival táplálkoznak. Ebben a 
szakaszban a lárvák végleges testtömegük-
nek mindössze 5-10 %-át érik el. A negyedik 
lárvastádiumtól a kikelésig fullánkos vörös-
hangyák (Myrmica fajok) fészkeiben fejlõd-
nek, ahol a hangyalárvák viselkedését, illetve 
feromonjait utánozva a hangyadolgozókkal 
tápláltatják magukat („kakukk” fajok – ezek 
közé tartoznak az általunk vizsgált fajcsoport 
képviselõi is), vagy magukkal a hangyalár-
vákkal táplálkoznak (predátor fajok). A han-
gyaboglárka lárvák tehát a hangyafészkek 
speciális parazitáinak tekinthetõek, bár ez a 
parazitizmus nem teljesen egyoldalú, hiszen 
a dolgozók édes váladékot kapnak „cserébe” 
a hernyóktól.
A szürkés hangyaboglárka fajcsoporton 
belül általában két fajt különítenek el: a lápi 
(Maculinea alcon) és a karszti hangyabog-
lárkát (Maculinea rebeli), mégpedig iniciális 
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tápnövényeik (kornistárnics – Gentiana 
pneumonanthe vs Szent László-tárnics – Gen-
tiana cruciata) és hangyagazdáik alapján 
(lápi hangyaboglárka – Myrmica scabrinodis, 
karszti hangyaboglárka – My. scabrinodis, 
My. sabuleti, My. lonae, My. specioides). 
Ennek megfelelõen a lápi hangyaboglárka 
mocsaras réteken és nedves kaszálókon 
fordul elõ, míg a karszti hangyaboglárka 
száraz és félszáraz gyepekben, illetve hegyi 
legelõkön. Más szerzõk azonban alfajokként, 
illetve egyszerûen ökológiai rasszokként 
definiálják õket. 
Vizsgálataink célja a szürkés hangyabog-
lárka fajcsoport populációi közötti genetikai 
differenciálódás mintázatának tanulmányo-
zása volt.
Anyagok és módszerek
1999 és 2003 között Közép-Európa öt nagy 
földrajzi régiójából 40 mintát gyûjtöttünk 27 
populációból (1. ábra), melyek közül 13 
populáció egyedei a kornistárnicsot (1. ábra: 1-
13), 14 pedig a Szent László-tárnicsot (1. ábra: 
14-27) használja iniciális tápnövényként. A 
földrajzi mintázat részletesebb elemzéséhez 
Észak-Magyarország öt szubrégiójából szár-
mazó populációk adatait használtuk fel.
Poliakrilamid gélelektroforézis segítségével 
tizenhat különbözõ enzimlókuszt vizsgáltunk 
meg, melyek közül tizenegyet a torból, ötöt 
pedig a potrohból nyertünk ki.
A megfigyelt enzimmintázatok alapján 
azonosítottuk az egyedek genotípusát. 
A teljes genetikai variancia megoszlását 
komplex módon analizáltuk: felosztottuk 
mintákon belüli, egy populációból származó 
minták közötti és populációk közötti kompo-
nensekre. A populációk közötti komponenst 
tovább bontottuk tápnövények közötti, illet-
ve földrajzi régiók közötti alkomponensekre. 
Az analíziseket az Arlequin 2.000 program-
csomaggal (Schneider et al., 2000) végeztük. 
A populációk allélgyakoriságai alapján 
fõkomponens-analízist hajtottunk végre, 
amelynek során lecsökkentettük a változók 
1. ábra • A lápi és karszti hangyaboglárka gyûjtõhelyei 1999 és 2003 között. Tápnövény: 
kornistárnics (1-13); Szent László-tárnics (14-27). Régió: Észak-Mo. (1-7, 14-17) [Szubrégió: 
Zempléni-hegység (1, 3); Mátra (4-7); Aggteleki-karszt (16, 17); Bükk (14, 15); Fülesd (2)]; 
Közép-Mo. (8, 10, 18, 19); Erdély (9, 11, 12, 20-23); Szlovénia (13, 24-26); Alpok (27).
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számát, és a kevesebb változó által meghatá-
rozott úgynevezett faktortérben vizsgáltuk, 
hogy a populációk mennyire különülnek el 
egymástól. Az analízist R 4.0 programcsomaggal 
végeztük (Casgrain – Legendre, 2001).   
Eredmények és értékelésük
A teljes genetikai variancia legnagyobb 
hányadát – kisebb (észak-magyarországi) 
és nagyobb (közép-európai) földrajzi 
léptékben egyaránt – a mintákon belüli 
komponens magyarázta (2. ábra). Az 
egy populáción belüli, minták közötti 
varianciahányad (2. ábra) a generációk 
közötti különbségekbõl adódik, ami a 
genetikai sodródás (drift) hatásának és a 
generációnként fellépõ, ismétlõdõ palack-
nyak-effektusoknak tulajdonítható. Ezek a 
tényezõk a rendkívül speciális életciklusra 
vezethetõk vissza, amelynek során véletlen 
események sorozata játszódik le. Mivel a 
tápnövény-kolóniák és a hangyafészkek 
eloszlása véletlenszerû és egymástól függet-
len, valamint a petézés során a tápnövény 
minõsége a kulcsinger a nõstények számára, 
ezért a lárvák nagy részét a hangyadolgozók 
nem találják meg, így azok elpusztulnak 
(drift hatás). Ha az adott lárva mégis be-
kerül a megfelelõ hangyafészekbe, akkor 
sem biztos, hogy kifejlõdik. Egy fészekben 
ugyanis több tíz „kakukk” lárva is fejlõdhet, 
így erõteljes versengés lép fel a zsúfoltság és 
a hangyadolgozók kis létszáma miatt, ami a 
túlélési ráta drasztikus csökkenéséhez vezet. 
A hangyák csak néhány hernyót találnak meg, 
így gondozás hiányában sok lárva elpusztul 
(palacknyak-effektus).
A következõ lépésben megvizsgáltuk, hogy 
a populációk közötti variancia hogyan oszlik 
meg a tápnövények, illetve a földrajzi régiók 
között észak-magyarországi és közép-euró-
pai skálán egyaránt.
A populációk genetikailag sem kisebb, 
sem nagyobb földrajzi léptékben nem külö-
nültek el egymástól az iniciális tápnövény 
tekintetében (2. ábra). A fajokat reprezen-
táló pontfelhõk jelentõs átfedésben vannak 
egymással (3. a, 3. b ábra). 
2. ábra • A teljes genetikai variancia megoszlása
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A Közép-Európa nagy régióiból szárma-
zó minták földrajzi mintázata nem egyértel-
mû (2. ábra). A régiók közötti távolságok 
túl nagyok, így azok között kismértékû az 
egyedek vándorlása. Ennek következtében 
a génáramlás nem képes ellensúlyozni a 
populációkban fellépõ véletlen hatásokat, 
amelynek eredményeként a populációk 
között genetikai különbségek halmozódnak 
fel (differenciálódás). Ebbõl adódóan a ge-
netikai variabilitásnak nincs földrajzi mintá-
zata (3. c ábra). Kisebb földrajzi léptékben 
– egy szubrégión belül, a populációk között 
– az egyedek vándorlása és ezzel együtt a 
génáramlás is intenzívebb, így a szubrégiók 
közötti genetikai különbségek jelentõs mér-
tékûek, olyan nagyok, mint a szubrégiókon 
belül, a populációk között, vagyis a genetikai 
variabilitás egyértelmû földrajzi mintázatot 
mutat (2. ábra). A fülesdi és mátrai minták 
teljesen elkülönülnek a másik három, egy-
mással átfedésben levõ szubrégió (Zemplén, 
Bükk, Aggteleki-karszt) mintáitól (3. d 
ábra).
Kimutattuk tehát, hogy a lápi és a karszti 
hangyaboglárka populációi között nincs ge-
netikai differenciálódás (Bereczki et al., 2005), 
amelyet más kutatók morfometriai (Pech et al., 
2004) és molekuláris vizsgálatai (Als et al., 2004) 
is megerõsítettek.
3. ábra • A fõkomponens-analízis eredményei (minden pont egy mintát reprezentál a 
változók redukált terében). a – A 95 %-os ellipszisek a közép-európai minták tápnövények 
szerinti mintázatát mutatják. 1: kornistárnics; 2: Szent László-tárnics. b – A 95 %-os ellipszisek 
az észak-magyarországi minták tápnövények szerinti mintázatát mutatják. 1: kornistárnics; 
2: Szent László-tárnics. c – A 95 %-os ellipszisek a közép-európai minták földrajzi régiók 
szerinti mintázatát mutatják. 1: Észak-Magyarország; 2: Közép-Magyarország; 3: Erdély; 4: 
Szlovénia; 5: Alpok. d – A 95 %-os ellipszisek az észak-magyarországi minták szubrégiók szerinti 
mintázatát mutatják. 1: Zempléni-hegység; 2: Aggteleki-karszt; 3: Bükk-hegység; 4: Fülesd; 5: Mátra.
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Megállapítottuk, hogy a genetikai diffe-
renciálódás földrajzi mintázata léptékfüggõ. 
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hangyaboglárka fajok életciklusából adódó 
genetikai sodródás és a génáramlás közötti 
egyensúllyal.
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